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RESUMEN

La subfamilia Microgastrinae es probablemente una de las más diversas dentro 
de la familia Braconidae; su diversidad se encuentra representada por 2  000 
especies descritas y se estima que podría haber de 5 000 a 10 000 especies no 
descritas. El presente estudio tiene como finalidad conocer la riqueza de especies 
pertenecientes a esta subfamilia en la Reserva de la Biósfera Chamela-Cuixmala, 
Jalisco, empleando caracteres morfológicos y moleculares (fragmento del gen 
citocromo c oxidasa).

De los ejemplares recolectados en campo, se secuenciaron 551 muestras de 
tejido y se obtuvieron 238 haplotipos. Mediante el criterio del 2% de distancia 
genética y el método de coalescencia (GYMC), se delimitaron 100 y 112 especies 
respectivamente. Las especies delimitadas por los dos enfoques anteriores fueron 
congruentes con la identificación a nivel de morfoespecie en la mayoría de los 
casos. Diez unidades taxonómicas (MOTU’s), recuperadas por el criterio de 2% 
de distancia genética, resultaron en 22 especies por el enfoque GYMC; al revisar 
la morfología de estas 22 especies se encontraron diferencias morfológicas en 
tres de estos MOTU’s. Por lo tanto, se confirmaron 103 especies para la región de 
estudio pertenecientes a 13 géneros. 

Debido a que de 33 de las especies delimitadas sólo se contó con 
ejemplares masculinos, su asignación genérica es tentativa. Los géneros 
Fornicia, Dolichogenidea, Distatrix, Glyptapanteles y Pholetesor, representan 
registros nuevos para el territorio mexicano, así como el registro para la 
especie Diolcogaster sp. (que forma parte del grupo de especies Diolcogaster 
basimacula). La región de Chamela comparte con Costa Rica cuatro especies y 
una especie con Canadá y Estados Unidos.

Se contribuyó a la base del proyecto Barcode Of Life Data Systems (BOLD), 
que actualmente cuenta con casi 25 000 registros de especies de microgastrinos 
pertenecientes a 75 países, así como a la Colección Nacional de Insectos del 
Instituto de Biología de la UNAM. 
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ANTECEDENTES

Arthropoda es el phylum más diverso y abundante cuyo estudio en relación con 
sus interacciones con el ecosistema y otros organismos es complejo (Nielsen, 
2012). Este phylum agrupa a los miriápodos, crustáceos, arácnidos, trilobites† 
e insectos (Brusca & Brusca, 2003). Insecta es a su vez el grupo más diverso 
y abundante de organismos en la Tierra, y su registro fósil data del Devónico 
(Grimaldi, 2003). Actualmente cuenta con 1.2 millones de especies descritas en 
29 órdenes, sin embargo, se considera que el número de especies existentes 
sin describir puede multiplicarse (Hanson & Gauld, 2006). Los insectos se 
caracterizan por estar divididos en tres tagma (cabeza, tórax y abdomen), así 
como por presentar tres pares de patas torácicas, un par de antenas, y dos pares 
de alas (meso y metatorácicas), aunque las últimas pueden estar presentes, 
reducidas o ausentes (Choate, 2006). 

Los insectos poseen una extraordinaria plasticidad fenotípica, lo que ha 
significado el éxito en sus procesos de especiación, así como en la colonización 
de un amplio espectro de ecosistemas, hábitats y nichos, pues sus funciones 
ecológicas son diversas (carnívoros, parásitos, carroñeros, fitófagos, frugívoros, 
coprófagos, fungívoros, parasitoides, entre otros) y han logrado establecer, 
con otros organismos, relaciones de mutualismo, comensalismo y parasitismo 
(Guzmán-Mendoza, 2010). 
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El orden Hymenoptera

Hymenoptera es uno de los cuatro órdenes hiperdiversos de la clase Insecta. 
Se encuentra conformado por alrededor de 120  000 especies descritas, las 
cuales presentan diversas formas de vida y hábitos (Zhi-Quiang Zhang, 2011). 
Se clasifican en dos subórdenes que separan a hormigas, abejas y avispas 
(Apocrita), de  moscas sierra y avispas de la madera (Symphyta). Las especies 
de Apocrita presentan una estructura llamada propodeo, el cual separa la parte 
basal del abdomen –fusionada al tórax– como una constricción hacia el resto de 
los segmentos del abdomen. Por otro lado, las especies de Symphyta presentan 
el abdomen unido de forma gruesa y sus patas se asemejan a las de Lepidoptera 
(Nicholls, 2008).

Las especies parasitoides representan el 20% de los insectos; en el orden 
Hymenoptera, Apocrita concentra el 75% de especies parasitoides (Smith et al., 
2008). La superfamilia Ichneumonoidea cuenta con más de 30 mil especies y 
se compone de las familias Braconidae e Ichneumonidae (Wharton, 1998); la 
evidencia morfológica y molecular confirman su monofilia (Campos, 2001). 

Las avispas de la familia Braconidae actualmente están representadas por 
poco más de 17,000 especies (Yu et al., 2012) agrupadas en 36 subfamilias 
(Wharton, 1998; ver Cuadro 1). De estas subfamilias, las más diversas son 
Helconinae, Aphidiinae, Agathidinae, Rogadinae, Microgastrinae, Alysinae, 
Braconinae y Doryctinae (Hanson & Gauld, 2006). En México se registran 35 
subfamilias (el 70% de la familia Braconidae), con un total de 318 géneros y 704 
especies (Coronado-Blanco & Zaldívar-Riverón, 2014).
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La clasificación de las subfamilias de Braconidae ha sido tradicionalmente 
conflictiva. Este problema se debe a que varias subfamilias tienden a 
presentar convergencias evolutivas  y escasos caracteres diagnósticos, lo 
que se ve incrementado por el escaso conocimiento de varios taxones en 
el Neotrópico, así como la falta de información biogeográfica y ecológica 
del grupo (Campos, 2001). 

Los bracónidos generalmente son parasitoides de larvas de otros 
órdenes de insectos (hemípteros, coleópteros, himenópteros, lepidópteros 
y dípteros), pueden ser endo o ectoparasitoides,  y su hábito social es 
gregario o solitario (Wharton, 1998). Además, como estrategia de ataque 
contra su  huésped, los bracónidos pueden ser idiobiontes (generalmente 
ectoparasitoides de las subfamilias Hormininae, Braconinae y Doryctinae) 
o koinobiontes (endoparasitoides de las subfamilias Opiinae, Alysiinae y 
Microgastrinae) (Quicke, 1997). 

Subfamilia Microgastrinae

Dentro de Braconidae, Microgastrinae es probablemente la subfamilia 
que posee mayor número de especies. Los microgastrinos son avispas 
pequeñas generalmente de color negro, que como característica 
morfológica cuentan con la presencia de 16 antenómeros, dos artejos 
antenales basales, y las alas exhiben una venación distal reducida, 
determinada por la ausencia de una celda costal (costa, subcosta y radio 
fusionados o en la mitad basal del ala anterior) (Austin & Dangerfield, 1992; 
ver Figura 1). Los microgastrinos son endoparasitoides,  generalmente 
koinobiontes (Wharton, 1998). Los organismos agrupados en esta 
subfamilia miden de 1-3 mm, sin considerar el ovipositor, el cual varía 
dependiendo de la tribu, género o especie; además, presentan la fusión 
de los terguitos metasomales 2 y 3, poseen un trocantelo (trocánter 
segmentando dos veces), y carecen de la vena 2m-cu en el ala anterior 
(Wharton, 1998). Su ciclo de vida consta de tres estadios, aunque la 
presencia del tercero es variable entre géneros (Austin & Dangerfield, 
1992; Smith et al., 2008). 
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Figura 1. Esquema de la especie tipo de la subfamilia Microgastrinae 
correspondiente al género Apanteles Foerster. Tomado de Wharton et al., 
1998.
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Actualmente, la subfamilia Microgastrinae cuenta con aproximadamente  
2  000 especies descritas a nivel mundial (Yu et al., 2012), aunque se estima 
que podrían haber de 5 000 a 10 000 especies sin describir (Walker et al., 1990; 
Jones et al., 2009). Ya que son endoparasitoides exclusivos de estadios juveniles 
de Lepidoptera, se ha estimado que al conocer la cantidad de especies de 
lepidópteros de una región se puede formular una aproximación del número 
de especies de microgastrinos, dividiendo entre 15 el número total de especies 
de lepidópteros (Fernández-Triana, comentario personal). Los miembros de 
Microlepidoptera son parasitados por especies solitarias, mientras que para 
Macrolepidoptera las especies de microgastrinos suelen ser gregarias (Austin & 
Dangerfield, 1992). 

La historia de la clasificación de Microgastrinae (ver Cuadro 2) comienza con el 
reconocimiento de Apanteles Foerster como género tipo de la subfamilia (Mason, 
1981); Reinhard (1880) estudia y clasifica la diversidad del continente europeo en 
tres grupos, que más tarde llegarían a cuatro. Marshall (1885) y Wilkinson (1932) 
agregaron un grupo para especies tropicales. Ashmead (1898) describió varios 
géneros nuevos y al término del siglo XIX publicó una clasificación actualizada. 
Nixon (1965) procuró esclarecer uno de los problemas que el grupo presentaba 
al reorganizar la posición de Apanteles, separándolo en 44 grupos,  describió 
ocho géneros nuevos y recuperó tres que se encontraban en “desuso”. Mason 
(1981) tomó en consideración varios caracteres morfológicos (v.gr. pérdida de 
carina occipital, desesclerosamiento de venación apical y pérdida del estigma 
en el metasoma) y reconoció cinco tribus dentro de la subfamilia: Apantelini y 
Microgastrini (ovipositor largo, parasitoides de Microlepidoptera), y Forniciini, 
Cotesiini y Microplitini (ovipositor corto, parasitoides de Macrolepidoptera) 
(Mason, 1981). 
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uadro 2. C
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La determinación a nivel de género (Ver cuadro 3) en esta subfamilia es difícil 
y suele estar restringida a la ayuda de un especialista, ya que es un grupo 
hiperdiverso y existen especies crípticas, lo que implica una serie de limitaciones 
en el estudio del grupo. Otra problemática es que Apanteles es un género amplio 
y polifilético (Mason, 1981; Nixon, 1965). Por otra parte, se ha subestimado la 
especificidad de huéspedes a los que los microgastrinos parasitan, tal y como lo 
ha revelado un estudio reciente empleando información molecular y de historia 
natural (Smith et al., 2008).

Cuadro 3. Distribución mundial de los géneros de la subfamilia Microgastrinae, 
especies y órdenes a los que parasitan e información sobre su biología.
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Se sigue la información de Wharton (1998), Campos (2001) y Coronado-Blanco 
(2011)  respecto a distribución y biología.
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Las relaciones fi logenéticas de Microgastrinae no solo han estado suscritas a 
problemáticas de índole morfológico. En un trabajo filogenético con evidencia 
molecular, los autores encontraron la presencia de ramas muy cortas en las 
topologías obtenidas, lo que posiblemente refleja la radiación acelerada que 
ha ocurrido en varios grupos de esta subfamilia (Banks & Withfield, 2006). El 
análisis que integra evidencia molecular y morfológica, brindó un mayor soporte 
a estas ramas, postulándose que dicha radiación se debe a la colonización de 
especies huéspedes nuevas (Banks & Withfield, 2006).

Los microgastrinos tienen una importancia económica y ecológica enorme al 
ser componentes esenciales en un gran número de cadenas tróficas, debido a sus 
hábitos generalistas y especialistas. Además, las especies de este grupo influyen 
en la dinámica y la estructura de los ecosistemas, pues parasitan lepidópteros, 
consumidores clave de tejido vegetal, varias de ellas plagas de cultivos de 
importancia económica; es aquí donde radica la relevancia de la identificación de 
especies crípticas, pues al integrar esta información con registros morfológicos y 
ecológicos se pueden establecer acciones de conservación y control biológico de 
plagas (Smith et al., 2008). Ejemplo de esto es su introducción en Nueva Zelanda 
y Australia para combatir plagas que atacaban cultivos de manzana y papa, con la 
finalidad de controlar el tamaño de las poblaciones (Austin & Dangerfield, 1992), 
además podría emplearse en el combate de la plaga Cactoblastis cactorum  por 
parte de Apanteles opuntiarum en Estados Unidos y México (Zimmerman et al., 
2000; Martínez et al., 2012). 

La subfamilia Microgastrinae en México

Los estudios de microgastrinos en México son muy escasos y se limitan a 
estudios generales sobre diversidad de entomofauna, siendo pocos los estudios 
referentes a bracónidos. Para algunas especies o géneros presentes en el país 
se desconoce su distribución. En el Cuadro 4 se resume la información de la 
diversidad que a nivel nacional se ha obtenido de la subfamilia (Coronado-
Blanco, 2011).  
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Cuadro 4. Especies de la subfamilia Microgastrinae en México y su 
distribución a nivel estatal (Coronado-Blanco, 2011).
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Con un total de 41 especies descritas de 17 géneros de Microgastrinae, la 
diversidad del grupo en el país se encuentra  pobremente reflejada si se 
consideran los últimos estudios que, con criterios de taxonomía integral, 
duplican los números conocidos y estimados para áreas de conservación 
(Smith et al., 2008). En México, los géneros con más registros de especies 
son: Apanteles, Cotesia, Protapanteles y Alphomelon (Deans et al., 2003). 
Sin embargo, existe una gran problemática de determinaciones erróneas 
para el país, suscritos en Yu et al. (2005), en donde Fornicia Brullé e 
Hygroplitis Thomson no están representados por especie alguna en el 
país. Debido a ello, resulta urgente contar con especialistas para este 
grupo, quienes realicen estudios enfocados a aumentar el conocimiento 
taxonómico de este grupo de organismos.

Delimitación de especies

La delimitación de especies es fundamental en los estudios sistemáticos 
pues se busca responder preguntas evolutivas y biogeográficas. 
Establecer los límites de las especies -así como puntualizar en aquellos 
procesos evolutivos que les dan origen- ha cobrado mayor importancia 
en el campo de la biología por la pérdida de diversidad (Wiens, 2007). La 
problemática central se enfoca en el debate sobre el concepto de especie y 
sus atributos, lo que limita el avance que pueda tenerse en su delimitación 
(Sites & Marshall, 2003; De Queiroz, 2007; Wiens, 2007). 

La unidad fundamental de los estudios sistemáticos, la especie, posee 
atributos según el concepto que se maneje (biológico, ecológico, evolutivo, 
filogenético) (Ver Cuadro 5) y repercutirá en la delimitación y el número de 
especies descritas, es decir, “qué son y cómo las reconocemos” (Wiens, 
2007).
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Cuadro 5. Conceptos principales de especie (Modificada De Queiroz, 2007).
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La delimitación de especies consiste en identificar grupos que “evolucionaron de 
manera separada de otros linajes” (De Queiroz, 2007). 

La categorización de los atributos importantes en la delimitación de las 
especies ha llevado a la morfología a ser el criterio más utilizado en la clasificación 
de las mismas, con base en elementos cualitativos y cuantitativos; sin embargo, 
tiene como desventaja la plasticidad en caracteres fenotípicos pues la morfología 
no siempre permite la identificación de los organismos, mucho menos si se 
trata de especies crípticas (Hebert et al., 2003). Los taxónomos, en estos casos 
particulares, integran la evidencia morfológica, molecular, conductual y de 
patrones geográficos para establecer las especies (Roe & Sperling, 2007). 

Los enfoques integrales para la delimitación de especies permiten brindar 
una identificación más certera sobre la diversidad de los organismos (De 
Queiroz, 2007) pues no cabe duda que la especiación es producto de procesos 
de mutación, selección natural, deriva génica y migración a través del tiempo 
geológico; el resultado de la evolución puede observarse eventualmente, 
y si estos procesos llevan a especies nuevas habrá cambios inherentes en la 
información genética (De Queiroz, 2007). 
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Caracteres moleculares

El código genético refleja una serie de acontecimientos históricos y biológicos 
que se encuentran suscritos a la entidad taxonómica objeto de estudio, donde 
es importante considerar la tasa de cambio –entendido como mutaciones- y el 
material genético empleado - ADN nuclear o mitocondrial-, así como el flujo 
génico que puede desembocar en linajes con historias distintas (Doyle, 1997; 
Sites & Marshall, 2003). En análisis sistemáticos de índole molecular, a partir de la 
información contenida en el genoma de los organismos, se obtiene información 
filogenética al realizar hipótesis de homología en función de sustituciones 
nucleotídicas heredables, considerando el uso de genes ortólogos y la posición 
de los nucleótidos en relación con procesos evolutivos que divergieron de un 
ancestro común (Caujape-Castells et al., 2003).

La aplicación de herramientas moleculares permite realizar reconstrucciones 
filogenéticas que, entre otras utilidades, son de suma importancia en la 
delimitación de especies y en la estimación objetiva del número de éstas (Doyle, 
1997). Al realizar estudios cuyo fin es reconstruir las relaciones entre taxones 
que hayan divergido hace tiempo (p. ej. familias u órdenes), debe utilizarse un 
fragmento genético cuya tasa de sustitución sea lenta; sin embargo, cuando el 
análisis es dirigido a nivel especie o individuos de una población debe tenerse 
presente el uso de regiones genómicas con una tasa de sustitución nucleotídica 
alta, que refleje la variación de linajes que divergieron recientemente (Caujape-
Castells et al., 2003) y que brinden información relevante acerca de los procesos 
evolutivos que operan en las poblaciones al igual que en los caracteres 
morfológicos (Sites & Marshall, 2003).

La información molecular se utiliza desde hace más de 30 años para establecer 
filogenias; es ampliamente utilizada desde el desarrollo de la reacción en cadena 
de la polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés) para estudios de la molécula de 
ADN de los organismos y la secuenciación de sus genomas (Kimmel & Axelrod, 
2000). El método ha sido perfeccionado gracias al desarrollo de tecnologías 
nuevas y programas informáticos, lo que ha permitido la secuenciación 
completa de genomas mitocondriales y nucleares así como la generación de 
oligonucleótidos que han permitido reconstruir las relaciones evolutivas entre 
los organismos de manera más robusta.
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La información presente en el código genético de los seres vivos permite 
establecer y delimitar especies (Knowles & Carstens, 2007). Las inferencias de la 
historia evolutiva de los organismos, mediante herramientas moleculares, son 
también una forma de revelar la diversidad existente (Wiens, 2007), permitiendo 
incorporar modelos de evolución, evaluar hipótesis fi logenéticas e incluir el 
factor tiempo en las relaciones de ancestría-descendencia de los seres vivos 
(Simon et al., 2006). La sistemática molecular no sustituye la examinación de 
los caracteres morfológicos, por lo que la integración de datos de distribución, 
comportamiento, el soporte y el análisis de filogenias moleculares y de aquellas 
realizadas con caracteres morfológicos permiten evidenciar  discrepancias en la 
clasificación de las especies y la reevaluación de su posición taxonómica (Lamas, 
2008). 

El ADN mitocondrial está compuesto por alrededor de 16  500 bases 
nucleotídicas y, debido a que su herencia es materna y tiene una naturaleza no 
recombinante, es ampliamente aplicado en estudios filogenéticos. A comparación 
del ADN nuclear posee una tasa de evolución alta y es de secuenciación fácil, 
presenta niveles de variabilidad altos así como tiempos de coalescencia más 
rápidos, resultado del tamaño de las poblaciones, la carga haploide que posea 
el organismo y la herencia materna de elementos del genoma. El uso de genes 
nucleares no muestran procesos de especiación reciente, tal información  si es 
brindada por los genes mitocondriales (Simon et al., 2006). 

El código de barras de la vida

El término barcoding o código de barras se refiere al empleo de un fragmento 
estandarizado de ADN mitocondrial, correspondiente al segmento terminal 
5’ del gen citocromo oxidasa subunidad 1 (CO1); por convención suele ser un 
fragmento de aproximadamente 650 pares de bases (Hajibabaei et al., 2006). 
Este marcador se ha aplicado en el estudio de la diversidad, específicamente 
para el establecimiento de relaciones filogenéticas y delimitación de especies, 
en casi todos los grupos de animales (Hajibabaei et al., 2006; Prudic et al., 2008). 
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Este fragmento genético ha resuelto el 95% de las relaciones filogenéticas 
a nivel de especie (Hajibabaei et al., 2006). Como ventajas del uso del código 
de barras podemos mencionar que: a) a pesar de la degradación del material 
genético en algunos especímenes, por ejemplo material de colecciones, la 
aplicación de PCR ha podido amplificar fragmentos más cortos  e informativos 
de este gen (Hajibabaei et al., 2006); b) permite detectar especies crípticas 
cuando la información morfológica no es suficiente (Smith et al., 2008);  c) 
refleja la variabilidad de la secuencia a nivel intra e interespecífico (Hajibabaei 
et al., 2006), y d) al secuenciar el ADN del abdomen del parasitoide adulto se ha 
logrado obtener secuencias del huésped cuando el parasitoide se encontraba en 
estado larval (Rougerie et al., 2011).

El código de barras ha sido ampliamente utilizado en casi todos los grupos 
de animales a excepción de Cnidaria, donde el porcentaje de divergencia en CO1 
es de 94.1%. En vertebrados, donde el marcador molecular citocromo b es uno 
de los marcadores más usados, presenta una divergencia del 2% en especies 
cercanas (Hebert et al., 2003). El código de barras permite construir una base 
de datos con la finalidad de integrar la información de los organismos y poder 
estudiar las especies y sus procesos evolutivos, dándole distintos enfoques 
(Hajibabaei et al., 2006).

Dentro de la clase Insecta existen numerosas investigaciones que han 
utilizado el código de barras, varios de las cuales han permitido esclarecer los 
límites entre especies de grupos con morfología adivergente. En un ejemplo de 
este tipo de estudios, Smith et al.,   trabajaron con el género Belvosia (Diptera: 
Tachinidae) del Área de Conservación Guanacaste en Costa Rica;  se obtuvo 
información del código de barras de 20 morfoespecies y arrojó un total de 32 
especies delimitadas con este tipo de evidencia, lo cual reveló que la mayoría de 
las especies de taquínidos eran especialistas y no generalistas como se pensaba 
en un principio (Smith et al., 2006).  

En Lepidoptera, los estudios de código de barras permiten discriminar 
especies cercanas al ser un grupo que presenta tasas de evolución molecular 
baja y una gran diversidad (Hebert et al., 2003). Como ejemplo de ello se puede 
citar el trabajo de Prudic et al. (2008), quienes determinaron que Adelpha 
bredowii Butler (Lepidoptera: Nymphalidae), considerada un complejo de 
subespecies, en realidad se compone de tres: A. eulalia Doubleday, A. bredowii 
y A. californica Butler, las cuales difieren tanto en caracteres morfológicos como 
en su distribución, y poseen un grado considerable de divergencia genética. 



22 

Otro trabajo con Lepidoptera reveló diez especies crípticas agrupadas en 
principio con el nombre Astraptes fulgerator (Lepidoptera: Hesperidae), especie 
que originalmente se consideraba con distribución amplia en el continente 
americano (Hebert et al., 2004). En este trabajo se evidenció que las especies 
discriminadas habitan en diferentes tipos de vegetación y climas, confirmándose 
que éstas en realidad representan un conjunto de entidades complejas que se 
distinguen en su morfología y se encuentran reproductivamente aisladas (Hebert 
et al., 2004). Otro estudio relevante con códigos de barras en lepidópteros es el de 
Roe & Sperling (2007), quienes investigaron los límites entre especies dentro del 
género Dyorictria (Lepidoptera: Pyralidae). Los autores incluyeron información 
de la planta de alimentación larval, lo cual ayudó a confirmar la presencia de 
dos especies neárticas: D. reniculleloides Spruce Coneworm y D. pseudotsugella 
Munroe.

En Hymenoptera, las avispas parasitoides han sido objeto de estudios 
mediante el código de barras. Dentro de Braconidae, la subfamilia Doryctinae ha 
sido estudiada para investigar la riqueza de especies en la Reserva de la Biósfera 
Chamela-Cuixmala, Jalisco, empleando el modelo de coalescencia GYMC para 
determinar MOTU’s, donde obtuvieron un total de 185 especies asignadas a 20 
géneros (Zaldívar-Riverón et al., 2008 y 2010). 

Con respecto a Microgastrinae, se investigó la riqueza de especies de seis 
géneros en el Área de Conservación Guanacaste, Costa Rica (Smith et al., 2008), 
donde los autores revelaron la existencia de 331 especies de microgastrinos, a 
partir de una estimación morfológica previa de 171 morfoespecies; esto refleja la 
discrepancia existente en la delimitación de especies con ambos métodos (Smith 
et al., 2008). Además, en este estudio se observó que las especies delimitadas 
con datos moleculares eran altamente específicas a su especie huésped, y no 
generalistas como se pensaba. Otro estudio integrador que empleó el locus 
del código de barras y datos morfológicos en Microgastrinae, determinó la 
existencia de ocho especies nuevas para Canadá y Estados Unidos (Fernández-
Triana, 2010).
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JUSTIFICACIÓN

Conocer la diversidad de microgastrinos de una región eleva el valor de 
conservación de áreas protegidas; esta información también permite su 
aplicación en agricultura (control de plagas), estudios de interacciones tróficas, 
estructura metapoblacional, mecanismos de determinación sexual (como es el 
caso de Cotesia Cameron), fisiología nutricional de insectos, endocrinología e 
inmunología (Whitfield et al., 2006). 

Discriminar especies mediante un criterio de taxonomía integral, en el 
que se estudie tanto la evidencia morfológica como molecular (el código de 
barras), permite acelerar de manera eficaz el descubrimiento de especies 
nuevas. En México se cuenta con muy poca información acerca de la subfamilia 
Microgastrinae, ya que actualmente este grupo solo está representado por 41 
especies descritas, a pesar de su distribución en todo el territorio nacional. 

Debido a la difícil tarea de recolectar y determinar especies de microgastrinos, 
así como a la carencia de especialistas en el país, es necesario ampliar el 
conocimiento del grupo e incrementar el número de ejemplares en colecciones 
biológicas, pues una de las limitaciones al trabajar con estos organismos es la 
ausencia de una colección de referencia. Por lo tanto, este trabajo representa una 
contribución importante en la representatividad de este grupo en la Colección 
Nacional de Insectos (CNIN) del Instituto de Biología de la UNAM, en la cual se 
depositaron todos los ejemplares examinados durante este estudio.



24 

OBJETIVOS

General

Determinar la riqueza de especies de avispas parasitoides de la subfamilia 
Microgastrinae en la Reserva de la Biósfera Chamela-Cuixmala, Jalisco, con base 
en evidencia de morfología externa e información molecular (secuencias de ADN 
del código de barras).

Particulares

Conocer el número de géneros y especies presentes en la región de estudio.

Evaluar el desempeño de dos métodos utilizados para la delimitación de especies 
a partir de secuencias de ADN mitocondiral pertenecientes al gen citocromo 
oxidasa c.

Comparar la riqueza de especies existente en la Reserva de la Biósfera Chamela-
Cuixmala, Jalisco, con aquellas evaluadas en otras regiones del continente 
americano.
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MATERIAL Y MÉTODOS 

Área de estudio

La Reserva de la Biósfera Chamela-Cuixmala (Fig.2) se encuentra en la porción 
suroeste del estado de Jalisco, en el municipio La Huerta, en la costa del océano 
Pacífico; cerca de los límites con Colima y contiguo a los municipios de Tomatlán, 
Purificación, Casimiro Castillo, Cuautitlán y Cihuatlán (Musacchio, 1999). Sus 
coordenadas son 19 ° 29 ‘ N de latitud y 105 ° 01 ‘ O de longitud (Noguera et al., 
2002); posee una superficie de 13,142 has. Presenta un clima cálido subhúmedo, 
vegetación de bosque tropical caducifolio y subcaducifolio; su temperatura 
media anual es de 24.9° C, con una precipitación media anual de 788mm (García 
& Cabrera-Reyes, 2008). 

Figura 2. Localización de la Reserva de la Biósfera Chamela-Cuixmala, Jalisco.
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En esta Reserva se han realizado diversos estudios sobre la diversidad de 
artrópodos y se cuenta con un registro de 1863 especies de Insecta. Hymenoptera 
es el tercer orden de insectos con mayor riqueza de especies conocidas en la 
Reserva, cuyos registros cuentan con 257 especies y 98 géneros agrupados en 10 
familias (Pescador-Rubio et al., 2002; Rodríguez-Palafox & Corona, 2002). Existen 
algunos registros de avispas parasitoides de la familia Braconidae (Cuevas-
Reyes et al., 2007; Zaldívar-Riverón et al., 2010), pero ninguno hace referencia a 
la diversidad de microgastrinos.

Obtención de ejemplares 

Los ejemplares de avispas de la subfamilia Microgastrinae fueron recolectados 
en la Reserva de la Biósfera Chamela-Cuixmala, en localidades situadas dentro 
de la Estación de Biología, propiedad del Instituto de Biología de la Universidad 
Nacional Autónoma de México (UNAM). En total se efectuaron ocho periodos 
de trabajo de campo, desde junio de 2009 hasta mayo de 2011, y en diferentes 
épocas del año para obtener mayor representatividad del grupo. Se establecieron 
10 sitios de recolecta y se emplearon cuatro técnicas diferentes: redes de 
golpeo, trampas Malaise, trampas de luz y platos amarillos. Las coordenadas 
de cada sitio de muestreo se obtuvieron mediante la ayuda de un GPS. La 
recolecta de ejemplares se llevó a cabo en dos tipos de vegetación, bosque 
subtropical caducifolio y subcaducifolio. Cada periodo tuvo una duración de 
aproximadamente una semana; todo el material reunido se almacenó en etanol 
absoluto y, posteriormente, se guardó a -20°C hasta antes de procesarlo en el 
laboratorio. 

El material se determinó en principio a nivel de familia y subfamilia, empleando 
la clave de Wharton et al. (1998). Los datos de recolecta y determinación de los 
ejemplares recolectados y la información generada se capturó en una base 
de datos, donde se indica el colector (A. Zaldívar, H. Clebsch., A. Polaszek, V. 
Salinas, M. García, V. De Jesús, S. Ceccarelli, A. Martínez Aquino), la fecha, 
número de periodo en el campo, el tipo de trampa, las condiciones ambientales, 
las coordenadas exactas y la localidad (Apéndice 1). Todos los ejemplares 
examinados en el presente estudio fueron depositados en la Colección Nacional 
de Insectos del Instituto de Biología, UNAM.

Trabajo de laboratorio 

Para la secuenciación del fragmento de ADN mitocondrial, correspondiente al 
marcador molecular citocromo oxidasa I (aproximadamente 615-658 pares de 
bases), se removió una pata protorácica de cada uno de los ejemplares examinados 
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y se colocaron en placas especiales de 96 pozos con alcohol absoluto (30μl), 
para su posterior envío al Canadian Centre for DNA Barcoding, en la Universidad 
de Guelph, Ontario. Ahí se realizó el proceso de  extracción, amplificación y 
secuenciación del material genético (Smith et al., 2008), amplificando la secuencia 
de CO1 con los primers LepF1/LepR1 (Hebert et al., 2004) o LCO1490/HCO2198 
(Folmer et al., 1994). Las muestras fueron secuenciadas en ambas direcciones, 
editadas con Sequencer versión 4.0.5 (Gene codes) y alineadas manualmente. 

Se enviaron seis placas de lisis con un total muestras de tejido de 551 
individuos. Las extracciones de ADN se realizaron empleando el kit Chelex™ al 5% 
(Biorad®) o el ZR Insect/tissue DNA Kit™ (Zymo research®). Las amplificaciones 
consistieron en un ciclo de desnaturalización inicial de 94ºC por 3 min, seguido 
por 40 ciclos con una desnaturalización de 94º C por 1 min, una temperatura de 
anillamiento de 50º C por 1 min, y una temperatura de alineamiento de 72º C por 
1 min; finalizando con un ciclo de 72º C por 10 minutos. Todos los productos de 
PCR fueron purificados con el kit Montage PCR (Milipore® ).

A cada ejemplar se le asignó un código de museo (p.e. Micro-0000) y la 
información recabada en su recolecta, secuenciación y determinación, se 
encuentra disponible en la página del BOLD (www.barcodinglife.org). Luego 
de obtener la secuencia de cada ejemplar, los individuos fueron montados 
y  depositadps en la Colección Nacional de Insectos del Instituto de Biología, 
UNAM. 

Las secuencias obtenidas en el presente trabajo fueron depositadas en 
la página web de GenBank (números de acceso de GenBank JN281535-986, 
KC755270-365) dentro del Proyecto “Microgastrinae from Chamela, Mexico” 
(MXBMC Project), en la base de datos Barcode of Life Data Systems. La mayoría 
de las secuencias generadas en este trabajo han sido liberadas y publicadas en 
Smith et al. (2013: GenBank accession nos JN281535-986). 

Análisis de datos

Los microgastrinos fueron determinados inicialmente a nivel de morfoespecie, 
asignando una determinación genérica con la clave de Wharton (1998) para 
Braconidae del Nuevo Mundo y la clave de Microgastrinae de Mason (1981); cada 
ejemplar fue etiquetado con un código único (Micro 0000).

La delimitación de especies basada en el locus del código de barras fue 
explorada con dos enfoques distintos empleados frecuentemente para la 
determinación operacional de unidades taxonómicas (MOTUS) (Jones et al., 
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2011). En la primera aproximación, se obtuvieron las distancias genéticas entre 
los organismos secuenciados mediante el uso del modelo de distancia de Kimura-
2-parámetros (Kimura, 1980), que se visualizan en un dendograma obtenido por 
el método Neighbor Joining, considerando como especies diferentes a grupos 
de organismos que tuvieran entre ellos una distancia mínima de 2% (Smith et 
al., 2008). 

El segundo enfoque aplicado al análisis de las secuencias de microgastrinos 
fue el modelo general mixto de Yules y coalescencia (General Mixed Yule-
coalescent (GYMC) model) (Pons et al., 2006; Fontaneto et al., 2007). El 
fundamento de este modelo es la discriminación de especies, considerando 
la probabilidad de eventos de coalescencia y especiación plasmados en los 
patrones de divergencia reflejados en un árbol ultramétrico (Pons et al., 2006; 
Fontaneto et al., 2007). El árbol ultramétrico con longitudes de rama a escala 
en tiempo relativo se reconstruyó con el programa BEAST 1.7.4 (Drummond et 
al., 2012). Los parámetros empleados en este análisis fueron: un reloj lognormal 
relajado y el modelo de evolución GTR+T+I (Lanave et al., 1984), el cual ha sido 
exitosamente utilizado en delimitación de taxones altamente diversos pero poco 
estudiados (Monaghan et al., 2009; Ceccarelli et al., 2012). 

El análisis anterior se ejecutó con 10 millones de generaciones, descartando 
los primeros 5  000 árboles muestreados como burn-in. Con los árboles 
restantes se construyó un árbol ultramétrico de máxima probabilidad con el 
programa TreeAnnotator Versión 1.7.4 (parte del paquete BEAST mencionado 
anteriormente), tomando en cuenta solo una secuencia por haplotipo y 
descartando los duplicados, con el programa Collapse Versión 1.2 (Posada, 
2004). El árbol resultante fue analizado en el programa SPLITS (disponible en 
http://r-forge.r-project.org/projects/splits/) para la delimitación de especies con el 
programa R Versión 2.10.1. (R core Development Team 2009). 
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RESULTADOS 

Se obtuvieron 557 secuencias correspondientes al gen COI. De estas secuencias, 
tres pertenecen al género Mirax de Miracinae, que anteriormente había sido 
colocado dentro de Microgastrinae, y otras tres pertenecen a bracónidos no 
ciclóstomos; el resto pertenecen a microgastrinos obtenidos durante tres años 
de recolecta en la Estación de Biología de Chamela, Jalisco. Las 551 secuencias 
asignadas a especímenes de Microgastrinae corresponden a 238 haplotipos. En 
el Cuadro 6 se presenta una lista con los géneros determinados y el número 
de especies delimitadas, tanto con el criterio de 2% de distancia genética como 
con el método GYMC (Fernández-Flores et al., 2013); algunos de los géneros 
no pudieron ser confirmados por la ausencia de ejemplares hembra. El árbol 
ultramétrico y dendograma reconstruido por ambos métodos se muestra en el 
Apéndice 2 y 3.  
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Las especies delimitadas por ambos métodos -basados en la secuencia de 
ADN mitocondrial- fueron congruentes con la identificación a morfoespecie. El 
método GYMC arrojó un total de 112 especies putativas, mientras que con el 
criterio de distancia corregida del 2%, se delimitaron 100 MOTUs; la diferencia 
se debe a que 10 de los MOTUs recuperados se dividieron en 22 especies por el 
enfoque de GYMC. 

Cuadro 6. Número de especies y géneros de Microgastrinae presentes en la 
Reserva de la Biósfera Chamela-Cuixmala, Jalisco, determinados por el criterio 
del 2% de distancia genética y GYMC (Fernández-Flores et al., 2013).
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Estos casos involucran a dos MOTU’s asignados a Dolichogenidea Viereck 
que fueron divididos en dos respectivamente, dando un total de 12 especies 
del género; tres MOTU’s de Apanteles Foerster, fueron divididos en dos cada 
uno dando un total de seis especies que, en vez de sumar 42 especies, resultan 
en 45 especies totales para el género. Por otra parte, los siguientes géneros 
presentaron un MOTU que fue dividido en dos especies “GYMC”: Cotesia 
Cameron, Diolcogaster Ashmead, Microplitis Foerster y Pseudapanteles 
Ashmead. Un MOTU asignado a Glyptapanteles Ashmead fue dividido en cuatro 
especies “GYMC”. 

Gracias a una inspección detallada de la morfología externa de las especies en 
las que difirieron ambos métodos, se encontraron diferencias consistentes entre 
las siguientes especies: Cotesia sp. Sff3a y Sff3b; Apanteles sp. Sff7a y Sff7b; 
Pseudapanteles sp. Sff4a y Sff4b (Proyecto MXBMC, BOLD), por lo tanto, 103 
especies de microgastrinos pertenecientes a 13 géneros (Fig. 3) son confirmadas 
para la Reserva e la Biósfera Chamela-Cuixmala, Jalisco, con base en datos 
morfológicos y secuencias de ADN. Sin embargo, en las siete incongruencias 
restantes entre ambos métodos, no se observaron diferencias morfológicas 
externas que soportaran la delimitación de especies recuperada por el método 
GYMC. 

Las claves para los géneros de Microgastrinae se basan principalmente en 
características de la hembra (Mason, 1981; Whitfield, 1997). En el presente estudio, 
33 de las especies delimitadas estaban representadas únicamente por machos, 
por lo que la asignación a género no pudo confirmarse. Sin embargo, fue asignado 
un un género tentativo basado en dichas claves, usando material comparativo y 
corriendo una búsqueda BLAST para corroborar esas determinaciones. La lista 
genérica de asignación para esas especies se encuentra incluida en el Cuadro 6. 
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Figura 3. Fotografías de algunas especies representativas de cada género 
de Microgastrinae,  presente en la Estación de Biología de Chamela, Jalisco 
(Fernández-Flores et al., 2013).

Fornicia sp. (Micro 201)

Glyptapanteles sp. (Micro 0003)

Apanteles sp. (Micro 0213)

Microplitis sp. (Micro0005)
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Distatrix sp. (Micro 0481)

Parapanteles sp. (Micro 0315)

Pholetesor sp. (Micro 0521)

Pseudapanteles sp. (Micro0255)

Figura 3 (cont.). Fotografías de algunas especies representativas de cada género 
de Microgastrinae,  presente en la Estación de Biología de Chamela, Jalisco 
(Fernández-Flores et al., 2013).
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Dolichogenidea sp. (Micro 0007) Promicrogaster sp. (Micro 0201)r

Xanthomicrogaster sp. (Micro 0232) Cotesia sp. (Micro 405)

Figura 3 (cont.). Fotografías de algunas especies representativas de cada género 
de Microgastrinae,  presente en la Estación de Biología de Chamela, Jalisco 
(Fernández-Flores et al., 2013).
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Este estudio provee registros nuevos para el territorio mexicano del género 
Fornicia Brullé, a Dolichogenidea Viereck,a Distatrix Mason,x Glyptapanteles 
Ashmead y Pholetesor Mason, cuyas especies probablemente no hayan sido 
descritas. Uno de los resultados más destacados fue el descubrimiento de una 
especie nueva que pertenece al grupo “Diolcogaster-basimacula” (Zeng et al., 
2011; ver Fig. 4) caracterizado por exhibir los rasgos siguientes: una especie de
caparazón formado en los tres primeros segmentos del metasoma (tergitos 1-3),
la celda submarginal se encuentra cerrada distalmente y la areola que forma es 
muy pequeña, la vena r-m no se encuentra muy esclerosada y no presentan carina 
epicnemial (Zeng et al., 2011). Este grupo de especies sólo se había registrado en 
regiones tropicales en Asia y África. 

Figura 4. Especie nueva: Diolcogaster spp. (Grupo  de especies “Diolcogaster 
basimacula”).
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Figura 5. Curva de acumulación de especies de la subfamilia Microgastrinae 
en la Reserva de la Biósfera Chamela-Cuixmala, Jalisco (No. Especies/ No. 
Especímenes secuenciados) obtenida a través del Sistema BOLD, tomando en 
cuenta las especies delimitadas por ambos métodos.

Una comparación entre las secuencias obtenidas en este estudio, y otras
liberadas para México y otros 74 países (casi 20 000 secuencias en total), revelan 
que sólo cinco MOTUs presentes en Chamela son compartidos con otros países.
Cuatro de estos MOTUS también ocurren en Costa Rica (Apanteles Rodriguez142, s
Apanteles Rodriguez200, Apanteles Rodriguez24 y s Glyptapanteles Whitfield111, 
Smith et al., 2008); estas especies fueron recolectadas en bosque seco tropical, 
aunque las últimas dos fueron también recolectadas en selva tropical. El otro 
MOTU se comparte con Canadá y Estados Unidos (Apanteles samarshalli 
Fernández-Triana; Fernández-Triana, 2010). 

La presencia de especies crípticas dentro de la subfamilia Microgastrinae 
es uno de los grandes desafíos para el estudio del grupo, así como la carencia 
de descripciones detalladas que permitan diferenciar a los machos; siendo los
mejores caracteres para su determinación: el patrón de colores y la diversidad 
de ovipositores (Deans et al., 2003). No obstante con la ayuda del especialista, la 

De las 103 especies de microgastrinos delimitadas en este trabajo a partir de las 
551 procesadas, se obtuvo la siguiente curva de acumulación (Fig.5).
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información molecular y la extensa base de datos disponible de microgastrinos, 
fue posible asignar denominaciones genéricas cuando los ejemplares no 
brindaron la suficiente información. 

DISCUSIÓN

Comparación de riqueza de especies

Hasta la fecha, los registros de Microgastrinae en el  territorio mexicano son  
escasos considerando la amplia diversidad descrita a nivel mundial, limitándose 
a 41 especies descritas (Coronado-Blanco, 2011). Si comparamos la riqueza 
de especies de microgastrinos obtenida en otros estudios, podremos apreciar 
mejor la magnitud de la diversidad por estudiar de esta subfamilia. Es necesario 
destacar la importancia de este tipo de trabajos,  pues al abordar el tema de la 
delimitación y riqueza de especies de forma integral, resulta más fácil analizar 
la información existente y descifrar, o proponer, caracteres nuevos para la 
diagnosis de las especies conflictivas.

En la Reserva de la Biósfera Chamela-Cuixmala, Jalisco, se han realizado 
estudios de riqueza de otras subfamilias de bracónidos. Como es el caso de 
la subfamilia Rogadinae (Hymenoptera: Braconidae) que, con un esfuerzo de 
muestreo de casi tres años se obtuvieron 27 especies, revelando una diversidad 
menor a la reportada para otras subfamilias de la región (Aguilar-Velasco, 
2013). Del mismo modo, la riqueza de las avispas de la subfamilia Doryctinae 
(Hymenoptera: Braconidae) fue evaluada empleando el código de barras de la 
vida, donde un estudio preliminar en el 2010 encontró 19 géneros y 185 especies 
(115 pertenecientes al género Heterospilus) con un esfuerzo de muestreo de tres 
salidas al campo (Ver Fig. 5) (Zaldívar-Riverón et al., 2010).  



38

Figura 6. Curva de acumulación de especies de la subfamilia Doryctinae, 
obtenidas mediante el código de barras (Zaldívar-Riverón et al., 2010).

En un segundo intento por ampliar el conocimiento sobre la subfamilia Doryctinae, 
con un esfuerzo de muestreo mucho más amplio (3 años), se encontraron 290
especies para la región representadas en 34 géneros (Gutiérrez-Arellano et al.,
2015). Aunque se incrementó en un 53% el número de registros para la región, 
se puede inferir que aún no se ha encontrado el número de especies totales 
de la región. Sin embargo resalta que el 58.8 % de las especies encontradas 
corresponden a un solo género (Heterospilus sp.).s

El presente estudio, con un esfuerzo de muestreo similar al anterior, revela 
una riqueza de especies considerable de Microgastrinae (Fig. 5) y, ya que la curva 
de acumulación de especies no ha alcanzado una asíntota, podemos decir que 
el inventario de especies aún no está completo. Esto significa que la diversidad 
de microgastrinos ha pasado desapercibida, no sólo en la región sino en el país.
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Una base de datos, como la del sistema BOLD, permite aumentar
significativamente el conocimiento de la diversidad de taxones poco estudiados
a nivel mundial. Como se puede observar en la Figura 7 la diversidad de especies 
de microgastrinos es mayor utilizando el código de barras, acelerando su 
determinación (Smith et al., 2013). 

Figura 7. Curva de acumulación de la subfamilia Microgastrinae en diversos 
países. En negro, la diversidad obtenida mediante el código de barras; en gris la
diversidad registrada en la literatura. Tomada de Smith et al., 2013.
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Los resultados obtenidos en el presente estudio complementan la información 
derivada de investigaciones en el Neotrópico (Costa Rica) y el Neártico (Estados 
Unidos y Canadá). En el caso del estudio en el Área de Conservación Guanacaste, 
Costa Rica, a cargo de Smith y su equipo (2008), se obtuvieron 171 morfoespecies 
preliminares de microgastrinos, a los que el análisis molecular adicionó 142 más, 
dando un total de 313 especies pertenecientes a seis géneros. En este caso se 
contaba con un esfuerzo de muestreo de 20 años y se tenía información de sus 
interacciones ecológicas, mientras que con un esfuerzo de tres años, en la región 
de Chamela, se obtuvo aproximadamente un tercio de este número. 

Además, cabe destacar que se encontró una diversidad significativamente 
alta, y un alto registro de especies desconocidas con registros genéricos nuevos 
en el país; por lo tanto se logró aumentar sustancialmente el conocimiento 
taxonómico del grupo en México. 

Perspectivas en el estudio de los microgastrinos

La importancia de estudiar la diversidad mediante técnicas moleculares, permite 
el descubrimiento de especies nuevas y el progreso en el conocimiento sobre 
taxones poco estudiados, aumentar los valores de conservación de zonas 
protegidas y esclarecer límites entre especies (Smith et al., 2013). También es 
posible secuenciar el ADN contenido en el abdomen de las avispas para conocer 
de qué se alimenta, tanto en estados larvales como de adulto (Rougerie et al., 
2011; Aguilar-Velasco, 2013).

Para estudios futuros dentro de la subfamilia Microgastrinae es posible 
proponer énfasis en su recolecta en temporada de lluvias con red de golpeo 
y trampa Malaise debido a que fueron recolectados más especímenes cuando 
existían estas condiciones; sin descartar la temporada de secas y otros métodos 
de recolecta que permitan obtener datos representativos de la región de estudio. 

Debido al número de secuencias y especies recopiladas por el sistema BOLD, 
sumado al esfuerzo por caracterizar su diversidad a nivel mundial, Microgastrinae 
probablemente represente la subfamilia más diversa de bracónidos (Smith et al., 
2013).
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CONCLUSIONES

Se determinó la diversidad de especies de avispas parasitoides de la subfamilia 
Microgastrinae de la Reserva de Chamela, Jalisco, con base en la evidencia de 
morfología externa e información molecular. 

Se obtuvo un total de 103 especies para la Reserva de la Biósfera de Chamela-
Cuixmala,  Jalisco.

Se delimitó un total de 100 especies mediante el criterio del 2% de divergencia 
y 112 con el método GYMC. 

Se encontró discrepancia en diez de las MOTUs recuperadas. Sólo en el caso 
de Cotesia sp. Sff3a/Sff3b, Apanteles sp. Dff7a/Sff7b y Pseudapanteles sp. Sff4a/
Sff4b, la morfología mostró diferencias consistentes, por lo que se recuperaron 
tres especies más.

Ambos métodos fueron consistentes con la identificación a nivel de 
morfoespecie de los microgastrinos. Las diez incongruencias que se presentaron 
pueden deberse a que dichas entidades se encuentran en un proceso de 
especiación que no ha llevado aún a una diferenciación fenotípica o a un 
porcentaje de divergencia genética del 2%.

Se obtuvieron cinco nuevos registros genéricos de Microgastrinae para el 
país (Fornicia, Dolichogenidea, Distatrix, Glyptapanteles y Pholetesor).

Se reconoció una especie nueva perteneciente al grupo de “Diolcogaster 
basimacula”.

Es necesario proponer caracteres morfológicos a nivel de género, que 
permitan una determinación genérica de los ejemplares macho.
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APÉNDICES

APÉNDICE 1

Relación de localidades de recolecta para el presente estudio (número y código 
de recolecta, localidad, fecha, técnica, colectores).
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APÉNDICE 2

Dendograma obtenido mediante el criterio del 2% de distancia genética correspondiente a 
las especies de la subfamilia Microgastrinae de la Estación de Biología de la Reserva de la 
Biósfera Chamela-Cuixmala Chamela, Jalisco.
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APÉNDICE 3

Árbol ultramétrico de las especies obtenidas con el método GYMC correspondientes a la 
subfamilia Microgastrinae de la Estación de Biología de la Reserva de la Biósfera Chamela-
Cuixmala. Las ramas en color rojo indican que ese cluster no es considerado una especie 
independiente.
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